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Le Cancer: un « péril » social

En France, chague année:

- 320 000 nouveaux cas
- 150 000 déces




Le Cancer

Une maladie multifactorielle

facteurs génétiques
facteurs comportementaux
facteurs environnementaux

Une maladie hétérogene pour chague
organe atteint

pronostic
réeponse au traitement
récidive, métastases




Tumeurs solides :
une évolution en plusieurs etapes

Stimulus oncogénique
Acquisition de nouvelles propriétés:
Epithélium - mu!tiplication
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C—— - échappement au systeme immunitaire
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La génomique des tumeurs

Etude a grande echelle du génome et des
produits de son expression

L—} Les « omics »

pour decrypter 'lhétérogeneité  de chaque
type de cancer et tenter d’individualiser la

prise en charge de chaque patient :
Diagnostic
Pronostic
Thérapie

L—} « CARTE D'IDENTITE D'UNE TUMEUR »



Les « omics »

Objectif: déterminer, par une seule analyse delat umeur:
La structure de tous les genes

L'expression de tous ces genes a différents niveaux du métabolisme
cellulaire
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Génome et transcriptome

Utilisation des «
La structure du génome a haute résolution

L'exp

ADN normal

puces a ADN » pour analyser

ression en ARN d’au moins 22 000 genes
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Le programme Carte d’ldentité des Tumeurs de
la Ligue Nationale contre le Cancer

» Analyse du génome et du transcriptome dans plus de 7900 tumeurs
(20 pathologies cancéreuses différentes)

Cancers Reins et Vessie
Sarcomes el Ewing
Leucémies
Lymphomes et Myélomes
Cancers du Foie

Cancers Colo-Rectaux

Cancers des Surrénales

Cancers Téte et Cou Tumeurs Desmoides

Autres Cancers

Cancers du Poumon
Cancers du Sein

Cancers du Systéme Nerveux

» Retombées cognitives
= découverte de nouveaux oncogenes ou de nouvelles voies de
signalisation impliguées dans I'oncogenese
» Retombées cliniques
~ aide aux cliniciens pour classer les tumeurs selon des critéres
moléculaires et améliorer ainsi la prise en charge



Exemple de « retombées cliniques » du programme CIT

Tumeurs de la cortico-surrénale

Distinction au diagnostic entre tumeurs bénignes et tumeurs
malignes

Incidence sur le traitement
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Exemple de « retombeées cliniques » du programme CIT

» Tumeurs cérebrales (gliomes)

- Distinction au diagnostic entre formes non agressives de
meilleur pronostic et formes agressives au pronostic sévere

- Ajustement de la thérapie et de la prise en charge psycho-
sociale du patient
Type B

Type A
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Exemple de « retombées cliniques » du programme CIT

Cancers du sein

Identification de nouvelles classes, restées indéte rminées
par les tests classiques (anapath, immunohisto)

Incidence directe sur la chimiothérapie administrée

Classes Survie

Fréquence
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Génomique et individualisation thérapeutique
... du cancer

Des progres

* « signature moléculaire » (génome + transcriptome)
— mieux classer
— mais analyses colteuses

Des espoirs

* recherche de « biomarqueurs »  (protéome, métabolome)
— en nombre limité
— validé sur un tres grand nombrede patients
— non invasive (sang, urine)

* CTC (cellules tumorales circulantes)
— diagnostic précoce
—> Suivi post-traitement



